KARAKTERISASI DAN KEKERABATAN JAGUNG LOKAL BATARA DIDI ASAL SELAYAR SULAWESI SELATAN DAN JAGUNG KAROTENOID SYN 3 ASAL CIMMYT BERDASARKAN MARKA MOLEKULER SIMPLE SEQUENCE REPEAT (SSR) by PATANDUNG, SRI YUNI
KARAKTERISASI DAN KEKERABATAN JAGUNG LOKAL BATARA DIDI ASAL 
SELAYAR SULAWESI SELATAN DAN JAGUNG KAROTENOID SYN 3 ASAL CIMMYT 
BERDASARKAN MARKA MOLEKULER SIMPLE SEQUENCE REPEAT (SSR)  
 
CHARACTERIZATION AND KINSHIP BATARA DIDI LOCAL CORN OF SELAYAR SOUTH 
SULAWESI WITH THE CARATENOID SYN 3 CORN OF CIMMYT BASED ON 
MOLECULAR MARKERS SIMPLE SEQUENCE REPEAT (SSR) 
 
Sriyuni Patandung
1)
, Juhriah
2)
, A. Masniawati
3)
, Andi Ilham Latunra
4)
 
 
 E-mail : ysriyuni@yahoo.com 
 
1) Mahasiswa Jurusan Biologi, Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam, Universitas 
Hasanuddin, Makassar. 
2) Dosen Jurusan Biologi, Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam,Universitas 
Hasanuddin, Makassar. 
ABSTRAK 
Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui karakter molekuler jagung Lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi 
Selatan dan mengetahui hubungan kekerabatan dengan jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT  dengan 
menggunakan marka molekuler Simple Sequence Repeat (SSR). Penelitian ini dilaksanakan di Laboratorium 
IPA terpadu, Science Building, FMIPA UNHAS, Makassar Sulawesi Selatan. Penelitian ini menggunakan 10 
sampel tanaman Jagung Lokal Batara Didi dan 5 sampel jagung Karotenoid Syn 3, dilakukan PCR dengan 
menggunakan 5 primer Simple Sequence Repeat (SSR). Metode ekstraksi DNA, Polymerase Chain Reaction 
(PCR) dan elektroforesis mengikuti panduan AMBIONET. Analisis data, kesamaan genetik dan pengelompokan 
menggunakan program NTSYS. Koefisien kesamaan dihitung menggunakan metode Simple Matching Coefision 
(SMC) dan pengelompokan dengan Unweighted Pair Group Aritmatic Analysis (UPGMA). Hasil penelitian 
diperoleh karakter molekuler dari jagung lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan dengan ukuran pita 
yang paling banyak ditemukan berkiar antara 100-150bp dan jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT. 
Hubungan kekerabatan jagung Lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan dan jagung Karotenoid Syn 3 
asal CIMMYT memiliki variasi genetik koefisien kesamaan genetik berkisar antara 0,36 sampai 1,00. 
Dendogram menunjukkan pada koefisien 0,62 sampel jagung tersebut membentuk 3 kelompok. Kelompok I 
terdiri atas 9 sampel jagung Lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan dan 4 sampel jagung Karatenoid 
Syn 3 asal CIMMYT, kelompok II hanya terdapat 1 jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT, kelompok III 
hanya terdapat sampel jagung Lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan. 
 
Kata kunci:  Kekerabatan, Jagung Lokal Batara Didi, jagung Karotenoid Syn 3, Simple Sequence Repeat (SSR). 
 
ABSTRACT 
This research aims to know the molecular character and of Batara Didi Local Corn based on molecular marker 
Simple Sequence Repeat (SSR) and the kinship of those Carotenoid syn 3 corn of CYMMYT by using 
molecular marker Simple Sequence Repeat (SSR). It was conducted on March to July 2015 in Integrated Natural 
Science Laboratory,  Science Building, Faculty of Mathematic and Natural Science, University of Hasanuddin, 
Makassar, South Sulawesi. This research by using 10 samples of Batara didi local corn and the Caratenoid syn 3 
corn of CYMMY, these samples then were analyzed with PCR method by using 5 primary Simple Sequence 
Repeat (SSR). The method of DNA extraction, Polymerase Chain Reaction (PCR), and electrophoresis followed 
AMBIONET guide. The data analysis, genetic similarity and the grouping used NTSYS program. The similarity 
coeeficient was counted by using Simple Matching Coefision (SMC) and clustering with Unweighted Pair 
Group Aritmatic Analysis (UPGMA). The result indicated that the mostvcommon molecular character from 
Local Corn of Selayar South Sulawesi and Karotenoid Syn 3 corn of CYMMYT was found between the range 
of 100-150 bp. The kinsip Batara Didi Local Corn of Selayar South Sulawesi and Karotenoid Syn 3 corn of 
CYMMYT have variant genetic coefficient of the genetic similarity at the range of 0,36 to 1,00. Dendogram 
inform that at the coefficient of 0,62, those corn samples formed 3 groups based on their genetic similarity, they 
were group I with 9 samples from Batara Didi Local corn of Selayar South Sulawesi and 4 samples of 
Carotenoid Syn 3 corn of CIMMYT, group II contained only 1 sample of Carotenoid Syn 3 of CIMMYT corn 
and group III consisted of 1 sample of Batara Didi Local Corn of Selayar, South Sulawesi. 
Key Words : Kinship, Batara Didi Local Corn, Caratenoid Syn 3 corn, Simple Sequence Repeat (SSR) 
 
 
  
 
PENDAHULUAN 
Plasma nutfah didefenisikan sebagai 
sumber bahan genetik yang berperan pada 
semua aspek di bidang pertanian untuk 
perakitan varietas baru (GRDC, 2000). Plasma 
nutfah menyimpan gen-gen penting yang tidak 
ditemukan pada varietas unggul antara lain 
umur sangat genjah dan tahan terhadap hama 
dan penyakit. Menyadari akan pentingnya 
plasma nutfah sebagai sumber daya genetik, 
maka Balitsereal pada tahun 2010 melanjutkan 
kegiatan koleksi dan eksplorasi terhadap 
plasma nutfah lokal maupun luar negeri. 
Plasma nutfah tanaman berfungsi sebagai 
sumberdaya hayati, sumber gen dan menjadi 
penyangga kehidupan, dapat dilestarikan akan 
tetapi jika telah musnah maka tidak akan 
ditemukan kembali. Koleksi plasma nutfah 
harus dikarakterisasi khususnya karakter 
agronomi dan Fenotipik (Azrai, 2005). 
Jagung (Zea mays L.) merupakan salah 
satu tanaman pangan dunia yang terpenting, 
selain gandum dan padi. Sebagai sumber 
karbohidrat utama di Amerika Tengah dan 
Selatan, jagung juga menjadi alternatif sumber 
pangan di Amerika Serikat. Penduduk 
beberapa daerah di Indonesia (misalnya di 
Madura dan Nusa Tenggara) juga 
menggunakan jagung sebagai pangan pokok. 
Selain sebagai sumber karbohidrat, Jagung 
yang telah direkayasa genetika juga sekarang 
ditanam sebagai penghasil bahan farmasi 
(Gupta, 2002). 
Teknik molekuler, khususnya dalam 
penggunaan marka molekuler, telah digunakan 
secara ekstensif oleh negara maju. Penggunaan 
marka molekuler utamanya untuk memonitor 
variasi susunan DNA di dalam dan pada 
sejumlah spesies serta merekayasa sumber 
baru variasi genetik dengan mengintroduksi 
karakter-katakter baik yang baru dari spesies-
spesies liar. Marka molekuler membawa 
informasi baru yang bermanfaat dalam 
menentukan variasi karakter dan organisasi 
dari keragaman genetik di dalam spesies 
serealia dari produk pertanian andalan seperti 
jagung (Akagi, 1996). 
Marka SSR (Simple Sequence Repeat) 
atau biasa disebut mikrosatelit merupakan 
salah satu penanda atau marker yang terdiri 
atas 2-6 susunan basa berulang, sifatnya ko-
dominan, telah dikembangkan untuk 
komoditas-komoditas utama seperti jagung. 
Sistem penanda tersebut   telah mengalami 
kemajuan pesat baik penanda yang terkait 
dengan karakter-karakter target yang 
didasarkan pada peta keterpautan (linkage 
map) (Akagi, 1996). 
Marka molekuler Simple Sequence 
Repeat telah banyak digunakan untuk 
mengkarakterisasi dan mengetahui hubungan 
kekerabatan pada beberapa jenis tanaman, 
diantaranya sorgum (Dualembang, dkk., 
2011),  padi  (Utami, dkk., 2011), ubi jalar 
(Hidayatun, dkk., 2011), kopi arabika tipika 
(Latunra, 2012) dan Kedelai (Chaerani, dkk., 
2011).  Pada tanaman jagung lokal informasi 
mengenai pemanfaatan SSR belum banyak 
dilakukan. Oleh karena itu, maka akan 
dilakukan penelitian mengenai Karakterisasi 
dan Kekerabatan Jagung Lokal Batara Didi 
Asal Selayar Sulawesi Selatan Berdasarkan 
Marka Molekuler Simple Sequence Repeat 
(ssr). 
Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui 
karakter molekuler jagung lokal Batara Didi 
asal Selayar Sulawesi Selatan dengan 
menggunakan marka molekuler Simple 
Sequence Repeat (SSR) dan menganalisis 
hubungan kekerabatan individu, jagung lokal 
Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan dan 
jagung Karatenoid Syn 3 asal CIMMYT 
berdasarkan marka molekuler Simple Sequence 
Repeat (SSR).  
Penyiapan benih dan bibit tanaman jagung 
Plasma nutfah jagung jagung lokal 
Batara Didi asal Selayar Sulawesi Selatan dan 
jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT yang 
telah dianalisis kandungan karoten dan deteksi 
gen Phytoene Synthase (PSY1) pada penelitian 
Juhriah dkk (2012) ditanam  di lahan KP 
Balitsereal Maros.  Setelah  tanaman  berumur 
30 hari dilakukan pemanenan daun selanjutkan 
dilakukan ekstraksi DNA, PCR dan 
Elektroforesis sesuai panduan AMBIONET 
(2004). 
Isolasi DNA 
 Isolasi DNA dilakukan dengan cara 
sebagai berikut: Daun jagung dipotong dalam 
ukuran yang  kecil dan ditimbang 0,4 g, 
dimasukkan ke dalam mortar yang berisi 1700 
ul buffer ekstraksi CTAB dan digerus sampai 
halus. Dipindahkan hasil gerusan ke dalam  2 
tabung eppendorf ukuran 2.0 ml engan 
menggunakan spatula steril. Ditambahkan 
10l -mercaptoethanol tiap tabung  dan 
dipanaskan sampai suhu 65
o
C dalam pemanas 
air). Diinkubasi pada suhu 65
o
C selama 60 
menit. Tabung dibolak-balik dengan hati-hati 
setiap 15 menit. Didinginkan dan selanjutnya 
ditambahkan 700 l kloroform-isoamilalkohol 
(24:1 v/v). Tabung kemudian di shaker selama 
10 menit dan sentrifugasi pada 11600 rpm 
selama 10 menit. Pindahkan secara hati-hati  
cairan bagian atas (supernatan) ke dalam 
tabung eppendorf steril 1.5 ml. Ditambahkan 
700 l isopropanol dingin, kemudian disimpan 
dalam freezer –20oC selama 1x 24  jam. 
Tabung eppendorf diputar secara perlahan 
sampai muncul DNA yang berupa untaian 
benang berwarna putih, disentrifugasi pada 
11600 rpm selama 10 menit untuk 
mengendapkan DNA pada dasar tabung. 
Dibuang  larutan dan pelet DNA dicuci dengan 
700 l ethanol 70% (dingin), setelah 10 menit 
larutan ethanol dituang. Ditambahkan lagi 700 
l ethanol 70% (dingin), setelah 10 menit 
ethanol di tuang denganhati-hati i agar DNA 
tidak ikut terbuang. DNA dikeringkan dengan 
membalik tabung  di atas kertas  tissu bersih 
sampai setengah kering, karena DNA yang 
terlalu kering akan sulit dilarutkan. 
Ditambahkan 100 l TE 1X (digunakan pipet 
mikro 200-l) dan dilarutkan DNA dengan 
cara menjentik tabung secara hati-hati dan 
memanaskan pada water bath suhu 65
 o
C 
selama 30 menit atau sampai DNA larut. 
Larutan DNA disimpan sebagai stok dalam 
freezer suhu  –20oC. Stok  larutan DNA untuk 
penyimpanan dalam jangka waktu yang lama  
digunakan freezer dengan suhu  –80oC. 
 
Uji Kualitas dan Kuantitas DNA 
Pengujian kualitas dan kuantitas DNA  
dilakukan dengan teknik elektroforesis dengan 
cara: Disiapkan instrumen elektroforesis. Pada 
bagian kaki dipasangi selotip dan sisir 
diletakkan pada posisinya. Disiapkan gel 
agarosa 1,0% (w/v), dengan cara menimbang  
1,0 g agarosa, dimasukkan ke dalam 
erlenmeyer flask kering berukuran 500 ml dan 
ditambahkan 100 ml buffer TAE 0.5X, 
dipanaskan dalam microwave selama 3 menit 
atau sampai semua agarosa benar-benar sudah 
meleleh. Larutan dibiarkan dingin sampai 
sekitar 50
o
C atau sampai erlenmeyer tidak 
begitu panas bila dipegang langsung dengan 
tangan. Gel dituangkan kedalam cetakan  gel, 
diamkan selama ±1 jam. Tangki elektroforesis 
diisi secukupnya (kira-kira sampai menutupi 
seluruh gel) dengan buffer TAE 0.5 X. Sisir 
gel diangkat dari cetakan dengan hati-hati dan 
gel dengan cetakannya diletakkan di dalam 
tangki elektroforesis. DNA hasil ekstraksi 
dipipet sebanyak 4 l. Sampel DNA 
dimasukkan kedalam masing-masing sumur 
gel dengan hati-hati.  
Elektroforesis dilakukan pada tegangan 
listrik 100 volt selama 1 jam atau sampai dye 
biru (Bromophenol Blue) telah berada pada 
posisi paling ujung dari gel. DNA diberi 
pewarna dengan merendam gel dalam larutan 
Ethidium Bromida selama 5-10 menit, 
selanjutnya didestaining dengan merendam gel 
dalam air ultrapure selama 5-10 menit. Gel 
diletakkan di atas UV Transiluminator dan 
visualisasi DNA dengan menggunakan 
kamera. Konsentrasi DNA ditentukan dengan 
cara membandingkan DNA sampel dengan 
standar DNA lambda. 
 
Pengenceran DNA 
Pengenceran DNA dilakukan dengan 
cara: Larutan DNA stok diencerkan menjadi 
10 ng/l sebagai larutan stok kerja untuk PCR. 
Disiapkan 100 l larutan stok kerja atau 
secukupnya sesuai dengan jumlah kebutuhan 
reaksi PCR. Untuk menghitung seberapa 
banyak larutan DNA stok yang akan 
dilarutkan, digunakan rumus sebagai berikut : 
M1V1=M2V2 
(20 ng/l) (V1)=(10 ng/l) (100l) 
V1=(10 ng/l) (100 l) / (20 ng/l) 
V1= 50l 
dimana M1 adalah konsentrasi DNA 
stok (misalnya 20 ng/l), V1 adalah volume 
stok yang akan dilarutkan, M2 adalah 
konsentrasi larutan kerja (10 ng/l) dan V2 
adalah volume larutan kerja yang disiapkan 
(misalnya, 100 l). Konsentrasi DNA 
ditentukan dengan cara membandingkan DNA 
sampel dengan standar DNA lambda. Diambil 
volume yang sesuai dari larutan DNA stok, 
dipindahkan ke dalam tabung mikro 0.5 ml, 
dan ditambahkan Nano pure  sampai 100 l. 
Larutan DNA disimpan untuk kerja pada suhu 
4
0
C 
Polimerase Chain Reaction (PCR) 
Polimerase Chain Reaction (PCR) 
dilakukan dengan cara: Larutan DNA 
(50ng/l) dimasukkan pada plate 
‘master’kemudian ditutup dengan rapat untuk 
mengurangi penguapan dan disimpan pada 
suhu 4
0
C sampai saat akan digunakan. Untuk 
PCR, diambil 1 l atau sekitar 10ng sampel 
DNA dari plate ‘master’ ke mikroplate PCR 
menggunakan pipet multichannel. DNA 
tersebut ditempatkan pada dasar sumur yang 
ditempatkan pada es. Ditambahkan larutan 
pereaksi yang lain dengan mengalikan volume 
pereaksi dengan jumlah sampel (dilebihkan 2-
3 untuk kesalahan pemipetan). Disiapkan 
PCR-mix dalam tabung mikro dengan 
mencampurkan komponen-komponen 
penyusunnya seperti pada tabel 3. 
 
Tabel  3. Komposisi PCR Mix 
Larutan Stok Volume per reaksi 
Air ultrapure steril 
@Primer Mix (F dan R) 5 uM 
Go Taq Green Master  Mix 
2,25 l 
0,5 
6,25 l 
Volume reaksi total 9 l 
 
Diambil campuran PCR kemudian 
dimasukkan ke dalam masing-masing tabung 
pcr  menggunakan pipet 10-l atau pipet 
multichannel. Ditambahkan satu tetes mineral 
oil dan ditutup plate dengan aluminium foil. 
Mikroplate diletakkan dalam mesin PCR dan 
dilakukan proses PCR menurut program 
seperti pada tabel 4. 
 
Tabel  4. Kondisi PCR  
Step Reaksi Kondisi 
1 
 
2 
 
3 
 
4 
 
5 
 
6 
 
7 
Denaturasi awal 
 
Denaturasi 
 
Annealing 
 
Pemanjangan 
 
Pengulangan 
siklus 
Pemanjangan 
akhir 
Penyimpanan 
94
0
C selama 2 
menit 
94
0
C selama 30 
detik 
54
0
C selama 1 
menit 
72
0
C selama 1 
menit 
kembali ke step 
2, 29 kali 
72
0
C selama 5 
menit 
4
0
C tidak 
terhingga 
 
Setelah proses PCR selesai, mikroplate 
diangkat dan disimpan produk PCR dengan 
dye pada -20
0
C atau 4
0
C.  
Primer yang digunakan dalam penelitian 
ini adalah: 
 
Tabel 5. Lokus dan Sequence 5 pasang Primer SSR 
No Lokus SSR 
Repeat 
type 
Primer Sequence 
1 phi109275 (F&R) 
AGCT CGGTTCATGCTAGCTCTGC//GTTGTGGC
TGTGGTGGTG 
2 umc1196 (F&R ) CACACG 
CGTGCTACTACTGCTACAAAGCGA//AG
TCGTTCGTGTCTTCCGAAACT 
3 phi423796 (F&R) AGATG 
CACTACTCGATCTGAACCACCA//CGCT
CTGTGAATTTGCTAGCTC 
4 Umc1792 (F ) CGG 
CATGGGACAGCAAGAGACACAG//ACC
TTCATCACCTGCAACTACGAC 
5 phi092 (F & R) GCAA 
GTGGGGGAGCCTACTACAGG//GACGA
GGCCATCATCACGGT 
 
Pembuatan Gel Agarosa 2% dan 
Elektroforesis 
 Pembuatan Gel Agarosa dilakukan 
dengan cara: Disiapkan instrumen 
elektroforesis. Pada bagian kaki dipasangi 
selotip dan sisir diletakkan pada posisinya. 
Disiapkan gel agarosa 2,0% (w/v), yaitu 
dengan cara menimbang  2,0 g agarosa, 
dimasukkan ke dalam erlenmeyer flask kering 
berukuran 500 ml dan tambahkan 100 ml 
buffer TAE 0.5X, dipanaskan dalam 
microwave selama 3 menit atau sampai semua 
agarosa benar-benar sudah meleleh. Larutan 
dibiarkan dingin sampai sekitar 50
o
C atau 
sampai erlenmeyer tidak begitu panas bila 
dipegang langsung dengan tangan, 
ditambahkan 2 tetes EtBr, selanjutnya gel 
dituangkan kedalam cetakan dan diamkan 
selama 1 jam. Tangki elektroforesis diisi 
secukupnya (kira-kira sampai menutupi 
seluruh gel) dengan buffer TAE 0.5 X. Sisir 
gel diangkat dari cetakan dengan hati-hati dan 
gel dengan cetakannya diletakkan di dalam 
tangki elektroforesis. DNA hasil PCR dipipet 
sebanyak 4 l. Sampel DNA dimasukkan 
kedalam masing-masing sumur gel dengan 
hati-hati. Dimasukkan  2 ul penanda berat 
molekul (marker) pada sumur pertama dan 
terakhir. Elektroforesis dilakukan pada 
tegangan listrik 110 volt selama 1 jam atau 
sampai dye biru (Bromophenol Blue) telah 
berada pada posisi paling ujung dari gel. Gel 
diletakkan di atas UV Transiluminator dan 
visualisasi DNA dengan menggunakan 
kamera. Posisi pita DNA ditentukan dengan 
cara membandingkan posisi pita DNA sampel 
dengan Marker. 
Analisis Data 
Analisis data dimulai dengan scoring 
pita, pengkodean data dan analisis karakter. 
Data diolah menggunakan program NTSYS. 
Hasil yang diperoleh berupa dendrogram yang 
akan menunjukkan hubungan kekerabatan dan 
jarak kesamaan yang dimiliki oleh seluruh 
individu  yang diteliti. 
Koefisien kesamaan dihitung dengan 
rumus Simple Matching Coefision (SMC) 
(Rholf, 1998). 
SMC=  
   
       
 
Keterangan: 
a = jika pita muncul pada kedua OTU 
(Operational Taxonomy Unit) 
d = jika pita tidak muncul pada kedua OTU 
b = jika pita muncul pada OTU 1 dan tidak 
muncul pada OTU 2 
c = jika pita tidak muncul pada OTU 1 tapi 
muncul pada OTU 2 
 Pengelompokan (Clushering) dengan  
metode UPGMA (Unweighted Pair – Grup 
Method with Arithmetic). 
 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Uji Kualitas dan Kuantitas DNA 
 Pada penelitian ini digunakan DNA 
jagung lokal Batara Didi asal Selayar Sulawesi 
Selatan (BD) dan Carotenoid Syn 3 asal 
CIMMYT (CS) yang menggunakan 5 primer 
Simple Sequence Repeat (SSR). Daun jagung 
diperoleh dari KP (Kebun Penelitian) Balai 
Tanaman Serealia, Maros, yang ditanam 
masing-masing 12 sampel jagung dengan 3 
ulangan sehingga diperoleh 36 sampel  
selanjutnya dilakukan proses ektraksi DNA 
untuk memisahkan genom DNA dari molekul 
lain dalam sel.  
 Dari 36 sampel DNA jagung lokal 
Batara didi dan 36 DNA jagung Carotenoid 
Syn 3, kemudian diuji kualitas  dan kuantitas 
DNA menggunakan gel agarose 1%  dengan 
cara memasukkan sampel DNA ke dalam 
sumur gel. Standar lamda dimasukkan pada 
tiga sumur gel pertama lalu diikuti 36 sampel 
DNA jagung pada sumur berikutnya. 
Dilakukan elektroforesis pada tegangan listrik 
100 volt selama 1 jam, dilihat visualisasi DNA 
menggunakan UV Transiluminator dan 
diperoleh hasil seperti  pada  Gambar 1. 
 Pada Gambar 1 dapat dilihat bahwa 
kualitas DNA yang bervariasi dan pita DNA 
yang dihasilakan cukup baik, sehingga dari 36 
sampel DNA tersebut dipilih 10 individu 
jagung lokal Batara Didi untuk dilakukan 
PCR. Pengambilan 10 individu tersebut 
berdasarkan ciri fenotipik 10 jagung lokal 
Batara Didi tersebut menghasilkan biji dengan 
kualitas yang baik. 
Berdasarkan Gambar 2 hasil uji kualitas 
dan kuantitas untuk 36 sampel DNA jagung 
Carotenoid Syn 3 asal CIMMYT yang diujikan 
dengan 3 standar DNA lambda sebagai 
pembanding yaitu konsentrasi 10 ng/µL, 50 
ng/µL, dan 100 ng/µL, diperoleh hasil bahwa 
semua sampel DNA jagung Carotenoid Syin 3 
memiliki kualitas dan kuantitas DNA yang 
baik, tetapi dari 36 sampel DNA jagung 
Carotenoid Syn 3 asal CIMMYT  dipilih 5 
sampel jagung berdasarkan kualitas biji yang 
dihasilkan. 
Pada pengujian kualitas DNA jagung 
lokal Batara Didi yang dipilih berdasarkan 
hasil seleksi selanjutnya ditentukan 
konsntrasinya.  Konsentrasi DNA ditetapkan 
dengan membandingkan bentuk/ukuran DNA 
sampel standar DNA lambda yang sudah 
diketahui konsentrasinya sebanyak 10 ng/L, 
50 ng/L dan 100 ng/L (Tabel 6). 
Berdasarkan konsentrasi tersebut dilakukan 
pengenceran untuk memperoleh untuk 
memperoleh DNA kerja dengan konsentrasi 10 
ng/L. 
 
Polymerase Chain Reaction (PCR)  
 Polymerase Chain Reaction (PCR) 
adalah suatu teknik untuk memperbanyak 
materi genetik DNA yang dapat digunakan 
untuk mendeteksi keberadaan materi genetik 
dalam jumlah yang sangat rendah dalam suatu 
spesimen/sampel. Pada proses PCR salah satu 
marka molekuler yang digunakan adalah 
marka SSR (Simple Sequence Repeat). Metode 
SSR didasarkan atas pengulangan pasangan 
sekuen mono-, di-, tri-, tetra-, penta-, dan 
hexa-nukleotida seperti (TG)n atau (AAT)n. 
Pasangan sekuen ini tersebar melewati genom 
sehingga menghasilkan polimorphisme yang 
tinggi dan menggunakan DNA dalam jumlah 
kecil dengan daerah amplifikasi yang kecil, 
sekitar 100 – 300 bp (base-pair) dari genom. 
Penanda SSR bersifat multialellik dan mudah 
diulangi, sehingga baik digunakan untuk 
mempelajari keragaman genetik diantara 
genotip-genotip yang berbeda (Gupta et al., 
1996).  
Pada penelitian ini digunakan 5 Primer 
SSR yang berbeda, yaitu Primer Phi109275 (F 
& R), Primer Phi423796 ( F & R), Primer 
Phi092 (F & R), Primer Umc1196 (F & R), 
dan Primer Umc1792 (F & R). Proses PCR 
dilakukan sebanyak 5 kali secara bertahap. 
Hasil visualisasi dengan elektroforesis 
yang menggunakan 5 primer Simple Sequence 
Repeat (SSR) pada 15 individu jagung yang 
berasal dari 10 individu jagung lokal Batara 
didi asal Selayar Sulawesi Selatan dan 5 
individu jagung carotenoid Syn 3 asal 
CIMMYT diperoleh variasi pita yang berbeda 
dan juga jumlah pita DNA yang bervariasi 
seperti yang terlihat pada gambar 3–7.`  
Berdasarkan hasil visualisasi dengan 
elektroforesis 10 jagung lokal Batara Didi asal 
Selayar dan 5 jagung Carotenoid Syn 3 asal 
CIMMYT  menggunakan 5  primer yang 
berbeda, yaitu primer SSR Phi109275, 
Phi423796, Umc1196 dan Umc1792  
diperoleh karakter molekuler yang 
menghasilkan 1 pita DNA. Dari 4 primer 
tersebut 2 diantaranya yaitu primer Phi109275 
dan Phi423796 memiliki 2 pola pita, primer 
Umc1196 memiliki 3 pola pita DNA yang 
dominan berada pada  kisaran 100-150 bp. 
Adapun pernyataan dari Sumarsono et al. 
(2012) bahwa terdapat pola pita yang sama 
karena sampel tersebut memiliki kemiripan 
genetik yang tinggi. Sedangkan pada primer 
Phi092 memiliki tingkat karakter molekuler 
yang menghasilkan 1-3 pita pada posisi 
kisaran 100-200 bp. Menurut (Darmawan et al, 
2011), terdapat dua pita atau lebih dalam satu 
primer yang diuji dapat mengindikasikan 
kemungkinan adanya lebih dari satu lokus di 
dalam genom tanaman (duplikasi) dan masing-
masing lokusnya mempunyai konstitusi alel 
dalam kondisi homosigot.  
 
Analisis Kekerabatan 
Data berupa pita DNA berdasarkan 5 
primer SSR yang digunakan setelah diubah 
dalam bentuk data biner (0 dan 1) diperoleh 
hasil seperti pada Tabel 7. 
 Data biner diperoleh dari pembacaan  
berdasarkan urutan pita mulai dari urutan 
tertinggi sampai urutan pita terendah (Gambar 
(3-7)  dari 15 individu jagung dengan 5 primer 
yang berbeda. Selanjutnya diolah dengan 
NTSYS (Numerical Taxonomy system) yang 
merupakan program untuk melakukan analisis 
kekerabatan untuk memperoleh matriks 
kesamaan genetik (Tabel 8). 
 
 
Tabel 8 : Matriks Kesamaan Genetik (BD1-BD10 = Jagung Lokal Batara didi asal Selayar, Sulawesi 
Selatan, CS1-CS5 = Jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT) 
 
 
CS1 CS2 CS3 CS4 CS5 BD1 BD2 BD3 BD4 BD5 BD6 BD7 BD8 BD9 BD10 
CS1 1,00 
              
CS2 0,91 1,00 
             
CS3 0,64 0,73 1,00 
            
CS4 0,91 1,00 0,73 1,00 
           
CS5 1,00 0,91 0,64 0,91 1,00 
          
BD1 0,64 0,73 0,45 0,73 0,64 1,00 
         
BD2 0,82 0,91 0,64 0,91 0,82 0,82 1,00 
        
BD3 0,82 0,91 0,64 0,91 0,82 0,82 1,00 1,00 
       
BD4 0,82 0,91 0,64 0,91 0,82 0,82 1,00 1,00 1,00 
      
BD5 0,82 0,91 0,64 0,91 0,82 0,82 1,00 1,00 1,00 1,00 
     
BD6 0,45 0,55 0,45 0,55 0,45 0,82 0,64 0,64 0,64 0,64 1,00 
    
BD7 0,45 0,55 0,45 0,55 0,45 0,45 0,64 0,64 0,64 0,64 0,64 1,00 
   
BD8 0,82 0,91 0,64 0,91 0,82 0,82 1,00 1,00 1,00 1,00 0,64 0,64 1,00 
  
BD9 0,64 0,73 0,45 0,73 0,64 0,64 0,82 0,82 0,82 0,82 0,45 0,82 0,82 1,00 
 
BD10 0,55 0,64 0,36 0,64 0,55 0,73 0,55 0,55 0,55 0,55 0,55 0,55 0,55 0,73 1,00 
 
 
Tabel 8 menunjukan bahwa kesamaan 
genetik terkecil adalah 0,36 dan terbesar 1,00. 
Dimana sampel yang memiliki kesamaan 
genetik terkecil 0,36 berada pada kode sampel  
antara CS3 dengan BD10 menandakan sampel 
tersebut yang paling jauh hubungan 
kekerabatannya dibandingkan sampel yang 
lain. Sementara sampel yang memiliki nilai 
kesamaan genetik paling besar yaitu antara 
CS1 dengan CS5, CS2 dengan CS4, BD2 
dengan BD3, BD4, BD5 dan BD8, BD3 
dengan BD4, BD5 dengan BD8, BD4 dengan 
BD5 dan BD8, BD5 dengan BD8 yang 
menandakan bahwa kode sampel tersebut 
kesamaan genetiknya 100%. Selanjutnya dari 
data matriks diolah untuk mendapatkan 
dendogram pohon kekerabatan dari 15 sampel 
DNA jagung berdasarkan kesamaan pita DNA 
pada 5 marker SSR seperti pada Gambar 7. 
Berdasarkan hasil pengelompokan 
UPGMA diperoleh hasil berupa dendogram 
(Gambar 8) sebagai berikut : 
 
Gambar 8. Dendrogram pengelompokan 15 sampel (BD1-BD10 = Jagung Lokal Batara didi asal 
Selayar, Sulawesi Selatan, CS1-CS5 = Jagung Karotenoid Syn 3 asal CIMMYT) 
 
 
Berdasarkan pada Gambar 8 
menunjukkan bahwa pada dendogram tersebut 
dengan jarak koefisien keragaman genetik 0,62 
maka terbentuk 3 kelompok berdasarkan pita 
DNA dengan 5 primer SSR. Dimana 
kelompok I terdiri CS1, CS5, CS2, CS4, BD2, 
BD3, BD4, BD5, BD8, BD7, BD9, BD1 dan 
BD6.  Kelompok II yaitu sampel CS3 dan 
kelompok III yaitu sampel BD10. Data 
tersebut dapat diketahui bahwa tiap individu 
memilki kesamaan genetik yang masih 
beragam. Pada jarak koefisien 0,75, maka 
terbagi 5 kelompok yaitu: kelompok I terdiri 
dari sampel CS1, CS5, CS2, CS4 , BD2, BD3, 
BD4, BD5, BD8. Kelompok II terdiri dari 
sampel BD7 dan BD9. Kelompok III yaitu 
sampel BD1 dan BD6. Kelompok IV yaitu 
sampel CS3 dan kelompok V yaitu sampel 
B10. Dari gambar 8 menunjukkan tingkat 
kemiripan dari seluruh sampel berada pada 
koefisien kesamaan 0,57 yang menandakan 
bahwa jika nilai koefisien semakin tinggi, 
maka sampel tersebut semakin berkerabat.  
Pada dendogram (Gambar 8), tingkat 
kemiripan sampel jagung terdapat pada  CS1 
dengan CS5, CS2 dengan CS4 dan BD2 
dengan BD2, BD3, BD4, BD5, BD8, yang 
masing-masing memiliki nilai kesamaan 1,00  
menandakan sampel tersebut kesamaan 
genetiknya 100%, sehingga bila sampel 
tersebut disilangkan maka tidak akan 
membentuk varietas baru. Dari sampel yang 
memiliki kesamaan genetik 100% sama 
menunjukkan bahwa sampel tersebut memiliki 
karakter molekuler yang sama. Semakin jauh 
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koefisien kesamaan genetik sampel tersebut 
berkelompok menandakan bahwa semakin 
jauh pula karakter molekuler sesama sampel 
tersebut seperti yang dijumpai pada sampel 
CS1 dengan  BD10, yang akan berpotensi 
menghasilkan keragaman varietas baru. 
Menurut Saparni (2008), Kemiripan 
sifat atau jarak genetik antar tanaman dapat 
digunakan sebagai indek seleksi tetua untuk 
persilangan dan dapat dikembangkan untuk 
melakukan seleksi kombinasi tetua. Semakin 
rendah tingkat kemiripan dari tanaman 
menunjukkan keragaman genetik antar aksesi 
tersebut sangat tinggi. Tingkat keragaman 
yang tinggi menghasilkan variasi genetik yang 
tinggi pula dalam program pemuliaan tanaman 
dengan hibridisasi. Sebaliknya semakin tinggi 
kemiripan antar tanaman, semakin rendah pula 
tingkat keragaman genetik yang dihasilkan. 
 
PENUTUP 
Kesimpulan 
Berdasarkan hasil penelitian diketahui 
bahwa: 
- Jagung lokal Batara Didi asal Selayar 
berdasarkan 5 primer Simple Sequence 
Repeat (SSR) menunjukkan karakteristik 
molekuler dengan posisi pita DNA pada 
kisaran ukuran antara 100 bp hingga 200 
bp. Jagung lokal Batara Didi asal Selayar 
membentuk  3 kelompok utama yaitu 
kelompok pertama terdiri CS1, CS5, CS2, 
CS4, BD2, BD3, BD4, BD5, BD8, BD7, 
BD9, BD1 dan BD6.  Kelompok kedua 
yaitu sampel CS3 dan kelompok ketiga 
yaitu sampel BD10. 
- Kekerabatan jagung lokal Batara Didi asal 
Selayar, Sulawesi Selatan dengan jagung 
Carotenoid Syin 3 asal CIMMYT 5 primer 
Simple Sequence Repeat (SSR) memiliki 
kekerabatan paling tinggi yaitu 0,91 yaitu 
pada sampel CS2 dengan BD2, BD3, BD4, 
BD5 dan BD8, CS4 dengan BD2, BD3, 
BD4, BD5 dan BD8.  Secara keseluruhan  
sampel DNA memiliki kesamaan genetik 
pada jarak koefisien 0,57 
Saran 
 Sebaiknya dalam penelitian ini 
digunakan penelitian lebih lanjut mengenai 
hubungan kekerabatan sesama jagung lokal. 
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